




















































腸内微生物叢は「忘れられた臓器」と比喩される（O’Hara and Shanahan, 2006）よ
うに宿主の健康に大きな影響を与えており、近年最も注目を集めている研究対象の 1
つである。最近では、腸内微生物を活用して宿主の健康状態を改善する試みが為され
てきており、一定の成果をおさめている（van Nood et al., 2013; Colman et al., 
2014）。一方で、宿主細胞が腸内微生物に及ぼす影響に関する報告は限定的である
が、特定の疾病の患者では類似した腸内微生物叢の変化を示すことが報告されており










果、培養液 pH の低下が特に Caco-2 細胞に大きなダメージ（TEER 値および生存率の
2 
 
低下）を及ぼすことが明らかとなった。また、pH が維持されていても Caco-2 細胞と
微生物が接触した環境下では、Caco-2 細胞にダメージが見られた。そこで、Caco-2
細胞と微生物の生育空間を隔てた共培養系（培地を介して代謝産物等の物質移行は起





Caco-2 細胞が高炎症状態を示す際には共培養した Escherichia coli の増殖は促進され
た一方で、Lactobacillus casei は炎症状態に応じて増殖量は変化しなかった。炎症性腸
疾患の患者の腸内微生物叢では、E. coli が属する Proteobacteria 門が優占化し、 









酸菌から L. casei を選択し、その 2 価金属イオンの吸着特性を解析した。その結果、 
L. casei は主に細胞表層の莢膜多糖でストロンチウムやバリウムなどの金属イオンを吸
着していることが示唆された。培養 9 h の L. casei による金属の最大吸着量はイオン
半径などのパラメーターと高い相関関係を示しており、これまでに報告されてきた他
の微生物吸着材（Brady and Tobin, 1995; Chen and Wang, 2007; Zamil et al., 2009）と
は異なる金属吸着傾向を示すことが明らかとなった。また、この相関関係を利用して
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